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摘 要
微型真核生物数量大，分布广泛，多样性高。这些有机体，如藻类、原生动
物和真菌在海洋生态系统中发挥着重要作用。微型真核生物群落构建机制的研究
对生态系统稳定性、功能乃至人类健康都有重要意义。然而，我们对驱动亚热带
近海海域浮游和底栖微型真核生物群落构建的模式和过程了解很少。本研究采用
高通量测序技术研究比较厦门岛海水和沉积物微型真核生物群落（包括总体、优
势、稀有和条件稀有种）组成，揭示其生物地理模式和生态学驱动机制。主要研
究结果如下：
1. 厦门岛海水和沉积物生境微型真核生物群落研究表明，浮游生物和底栖
生物群落组成有显著差异，并且在相同的测序深度下，相对于浮游生物 (4,044
OTUs)，底栖生物 (6,627 OTUs) 展现出了更高的多样性。古虫界 (Excavata) 在
底栖生物中具有更高的物种多样性和丰度，而囊泡虫 (Alveolata) 和硅藻
(Diatomea) 的丰度和多样性在浮游生物群落中更高。
2. Mantel检验显示环境因素(盐度、总磷和总氮)显著影响底栖微型真核生物
群落组成。然而，浮游生物可能受到更复杂因素的综合影响(如生物间的相互作
用及其它未检测的生态因子)。另外，底栖微生物群落具有明显的距离衰减效应，
即生物群落 Bray-Curtis 相似性随距离的增加而减小。而浮游生物群落可能由于
海流的作用及其他因素导致没有显著的距离衰减效应。
3. 本研究中，空间因素和环境因素对浮游和底栖生境总体群落和优势亚群落
物种结构有显著影响，而稀有种 (在海水和沉积物生境的未解释度为 78.1% 到
97.4%) 和条件稀有种 (49.0% 到 81.0%) 具有很高的未解释度，表明它们受到
更复杂因素的影响。中性模型结果显示，在海水生境中，当去除掉两个特殊站位
之后，随机过程解释了 72%的总体群落结构变化。我们的结果表明，浮游和底栖
微型真核生物群落的组成模式和构建机制有差异，这差异来源于不同的生境（近
海海水和潮间带沉积物）以及不同的微型真核生物群落组成（总体、优势、稀有
和条件稀有种）。本研究为近海表层海水和潮间带沉积物微型真核生物群落生物
地理模式和生态学机制的研究提供了新的描述。
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关键词：生物地理；群落构建；浮游生物；底栖生物；方差分解；中性模型；决
定性过程；随机过程
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Abstract
Microeukaryotes are found in almost all environments on Earth and cover a wide
spectrum of cell sizes, shapes and taxonomic affiliations. These microorganisms, such
as algae, protozoa and fungi play a variety of crucial roles in marine ecosystems.
Studies about microeukaryotic community assembly have implications ranging from
ecosystem stability and functions to human health. However, little is known about the
relative importance of the processes that drive planktonic and benthic microeukaryotic
biogeography in subtropical offshore areas. This study compares the microeukaryotic
community compositions (MCCs) from coastal waters and intertidal sediments around
Xiamen Island, southeast China, using high-throughput sequencing of 18S rDNA, and
quantifies the relative contributions of spatial and environmental variables on the
distribution of marine MCCs (including total, dominant, rare and conditionally rare
taxa). The main results are as follows:
1. Our results in coastal waters and intertidal sediments around Xiamen Island
showed that planktonic and benthic MCCs were significantly different, and the
benthic richness (6627 OTUs) was more higher than that for plankton (4044 OTUs)
with the same sequencing effort. The proportions of OTUs and sequences of Excavata
were significantly higher in the benthos than in the plankton. In contrast, Alveolata
and Diatomea had significantly higher richness and abundance in planktonic than in
benthic communities.
2. Mantel tests revealed that environmental factors (salinity, TP, TN) were
significantly related to the change of benthic MCCs. However, planktonic MCCs
might be affected by more complex mechanisms (such as biotic interactions and other
unmeasured ecological variables). Further, benthic MCCs exhibited a significant
distance-decay relationship, whereas the planktonic communities did not, This result
might be ascribed to the plankton were extremely dynamic largely due to current
and/or other ecological factors.
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3. Both the environmental and spatial factors played significant roles in
influencing the biogeography of total and dominant planktonic and benthic
microeukaryotic communities, although their relative effects on these community
variations were different. However, a high proportion of unexplained variation in the
rare taxa (78.1% to 97.4%) and conditionally rare taxa (49.0% to 81.0%) indicated
that more complex mechanisms may influence the assembly of the rare subcommunity.
These results demonstrate that patterns and processes in marine microeukaryotic
community assembly differ among the different habitats (coastal water vs. intertidal
sediment) and different subcommunities (total, dominant, rare and conditionally rare
microeukaryotes), and provide novel insight on the microeukaryotic biogeography
and ecological mechanisms in coastal waters and intertidal sediments at local scale.
Keywords: Biogeography; Community assembly; Plankton; Benthos; Variation
partitioning analysis; Neutral model; Deterministic processes; Stochastic processes
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1
第 1章 绪 论
1.1微型真核生物概述
微型真核生物，是微食物网的重要组成部分，在生态系统中扮演着重要的角
色，同时也是微生物中极为重要的类群，包括原生生物、真菌、一些植物和动物。
它们种类丰富、数量庞大，在不同的自然环境中参与着碳、氮、磷、硫等的生物
地球化学过程。近年来，国际上在海洋微生物的研究不断有新的发展和突破，提
出了新生产力，微食物网及生物泵等新的概念，突显了微生物生态功能在海洋碳
循环中的重要性 (鲍磊，2006)。微型真核生物数量众多，个体微小，而且不同
类群缺乏明显的生态学特点，导致了微型真核生物分类系统的复杂化，目前已经
有相关的文献专门报道了微型真核生物群落的分类 (Adl et al., 2012)，但仍未取
得一个统一的分类标准。随着分子生物技术的发展以及研究水平的提高，在过去
的几年中，人类对于微型真核生物多样性、群落结构及生物地理模式的研究取得
了 很 大 的 突 破 (Dawson and Pace, 2002; Moreira and López-García, 2002;
López-García et al., 2003; Gong et al., 2015; Yu et al., 2015)。但面对未知且复杂的
微型真核生物组成、结构及其生态功能，研究人员仍需要付出长足的努力。
1.1.1 海洋微型真核生物研究进展
海洋微型真核生物在海洋环境中分布广泛，能生存在很多环境中，如海水表
层，深海和浅海沉积物环境，深海热液喷口、冷泉口，近海的海岸带红树林和珊
瑚礁生态系统等 (高亚辉等，1989; Gong et al., 2015; Yu et al., 2015)。海洋环境恶
劣多变，存在高压、高盐、低温、寡营养等极端环境，微生物具备了与其环境相
适应的生理特征、细胞结构和适应极端环境的生存机制，这是微生物系统进化的
基础。受技术的限制，人类对海洋微生物的研究一直十分有限，特别是深海海域。
到目前为止，人类已探索的海底大约只有 5%，还有 95%大海的海底仍然是未知
的世界。随着研究技术的发展，人类对海洋微型真核生物的研究取得了一些新的
成果 (Cermeno et al., 2009; Bik et al., 2012; Massana et al., 2015; Forster et al.,
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2016)。鲍磊 (2006)利用分子生物学的方法研究了厦门西海域超微型真核浮游生
物，发现其物种多样性丰富。检测到的类群主要包括绿藻 (Chlorophyta)、定鞭
金藻 (Haptophyta)、不等鞭毛类 (Stramenopiles)、囊泡虫类 (Alveolates)，同时
还存在着很多未知的种类。徐奎栋 (2011) 研究了海洋沉积物中及表面的所有单
细胞原核和真核微型生物。发现和海水生境相比，底栖生物的形态和功能多样性
更高。同类微生物中，陆架浅海单位体积的沉积物中微生物丰度比海水高一至几
个数量级，而在深海中则发现了新奇多样且数量庞大的底栖生物。这些微生物，
在维持海洋生态系统结构和功能的稳定中有不可或缺的作用。
1.1.2 微型真核生物组成、多样性和群落结构
微型真核生物的分类鉴定一直是一个备受争议的话题。Adl et al. (2012) 综合
前人的研究对真核生物的分类进行了一个概括，将它们划分为几个超群：不等鞭
毛类 (Stramenopiles)、囊泡虫 (Alveolates)、有孔虫 (Rhizaria)、原始色素体生物
(Archaeplastida)、古虫界 (Excavata)、阿米巴 (Amoebozoa)、后鞭毛生物
(Opisthokonta)，这些超群下面还有更细的分类阶元。在本论文对厦门岛近海海域
和沉积物的研究中我们借鉴了这个分类方法。目前，人类对微型真核生物种类的
了解有限，和细菌等其他微生物相比，真核生物研究较少。GenBank 数据库中真
核生物的序列数较低，真核生物信息不够完整，因此很多真核生物注释出来都是
未分类的物种。
微生物多样性是指所有微生物类群、种内遗传变异以及它们的生存环境的总
称。微生物多样性是微生物研究中必须要考虑的内容，通过对微生物群落多样性、
均匀度和丰度进行调查，能使我们更好地了解微生物群落结构。相对于大型生物，
微生物具有很高的多样性。在少数的不同生境的微生物调查中，有研究表明沉积
物生境相对于湖泊水或海水生境有更高的物种多样性 (Forster et al., 2016; Yang
et al., 2016)。如 Yang et al. (2016) 调查了中国西部 16 个湖泊表层水和表层沉积
物的细菌群落，结果分析显示沉积物生境的细菌多样性更高。Forster et al. (2016)
等人认为，相对于海洋浮游生物，科学家们对于底栖生物的关注相对比较少。于
是他们使用 454焦磷酸测序的方法调查了欧洲沿岸海域六个不同的站位（包括斯
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卡格拉克海峡、英吉利海峡、大西洋、地中海和黑海等海域）的原生生物群落，
发现沉积物中的微生物多样性高于表层和叶绿素最大层生境。并且底栖生物和浮
游生物的群落结构有显著差异。到目前为止，研究大多只针对细菌群落结构，而
对于海水和沉积物两个不同生境微型真核生物群落的研究极少。因此，了解比较
不同生境微型真核生物群落组成和多样性，揭示其群落构建机制，可以填补以往
研究在这方面的空白，具有重要意义。
1.1.3 微型真核生物研究的局限性和意义
微型真核生物是生态系统的重要组成部分，在维持生态系统稳定，促进物质
循环和能量流动上起着重要的作用。研究微型真核生物的群落组成、丰度和多样
性，探索其分布规律和生态学作用，有助于更好地开发利用微型真核生物资源。
目前，在微生物组成及多样性的研究上仍然存在局限性，主要有：1.采样技术的
限制。在不同自然环境中，海洋样品 (特别是对于深层海水及深海沉积物，深海
热泉等)，极地样品，深海海沟等极端环境，限制了我们所能获取的微生物多样
性；2.纯培养方法落后。人类对微生物群落知之甚少，由于缺乏有效的培养方法，
陆生环境中有 99%的微生物无法纯培养，海洋微生物纯培养更难，比例更低。对
海洋微生物的分离培养大多借鉴陆生环境的方法，缺乏针对海洋微生物分离和培
养的技术。3.分析方法的限制。在以往微生物群落分类及鉴定的研究中多使用显
微镜观测的方法，该方法只能检测到群落中的优势类群，并且对于物种丰度的估
测不准确 (张偲等，2010)。不过，近年来，各种分子生物方法的应用，极大地
促进了微型真核生物组成和多样性的研究。
微型真核生物个体微小，在海洋生态系统中能量流动和物质循环中扮演着重
要角色，同时和水产养殖、水体污染方面紧密相关。对于微型真核生物初级生产
力、物种类群、物种培养和与饵料的研究在多年前就引起关注。高亚辉等人 (1989)
发现，微型浮游生物 (部分属于真核生物) 个体小，数量多，生物量大，是初级
生产力的主要贡献者。其次，在海洋经典食物网方面，它们经常成为更高等级动
物 (如异养鞭毛藻) 的食物，还可能成为海洋经济动物 (如贝类) 的饵料，可以
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